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Prevalência, fatores de risco e 
genótipos da hepatite C entre 
usuários de drogas
Prevalence, risk factors and 
genotypes of hepatitis C virus 
infection among drug users, Central-
Western Brazil
RESUMO
OBJETIVO: Estimar a prevalência e fatores associados à infecção pelo vírus 
da hepatite C em usuários de drogas e identifi car os genótipos e subtipos 
virais circulantes.
MÉTODOS: Estudo realizado com 691 usuários de drogas de 26 centros de 
tratamento de uso de drogas fi lantrópicos, particulares e públicos de Goiânia 
(GO) e Campo Grande (MS), entre 2005 e 2006. Dados sociodemográfi cos e 
fatores de risco para infecção pelo HCV foram obtidos por meio de entrevistas. 
Amostras sangüíneas foram testadas para a detecção de anticorpos para o 
HCV. As amostras positivas foram submetidas à detecção do RNA-HCV pela 
reação em cadeia da polimerase com iniciadores complementares às regiões 
5’ NC e NS5B do genoma viral e genotipadas pelo line probe assay (LiPA) 
e por seqüenciamento direto, seguido de análise fi logenética. Prevalência e 
odds ratio foram calculados com intervalo de 95% de confi ança. Os fatores 
de risco com p<0,10 pela análise univariada foram analisados por regressão 
logística hierárquica. Valores de p<0,05 foram considerados estatisticamente 
signifi cantes.
RESULTADOS: A prevalência para anti-HCV foi 6,9% (IC 95%: 5,2;9,2). A 
análise multivariada de fatores de risco indicou que idade superior a 30 anos 
e uso injetável de drogas se mostraram associados à infecção pelo HCV. O 
RNA-HCV foi detectado em 85,4% (41/48) das amostras anti-HCV positivas. 
Trinta e três amostras foram do genótipo 1 pelo LiPA, subtipos 1a (63,4%) e 
1b (17,1%), e 8 (19,5%) do genótipo 3, subtipo 3a. A análise fi logenética da 
região NS5B mostrou que 17 (68%), 5 (20%) e 3 (12%) amostras foram dos 
subtipos 1a, 3a e 1b, respectivamente. 
CONCLUSÕES: Os resultados mostram uma prevalência elevada da infecção e 
do subtipo 1a do HCV em usuários de drogas, sendo o uso injetável de drogas 
o principal fator de risco para essa infecção.
DESCRITORES: Hepatite C. Anticorpos Anti-Hepatite C, uso 
diagnóstico. Hepacivirus, genética. Abuso de Substâncias por Via 
Intravenosa. Uso Comum de Agulhas e Seringas. Fatores de Risco. 
Estudos Soroepidemiológicos.
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A infecção pelo vírus da hepatite C (HCV) é considerada 
um importante problema de saúde pública. Estima-se que 
cerca de 2,2% da população mundial, o equivalente a 130 
milhões de pessoas, estejam infectados por esse vírus.1 
A hepatite C aguda geralmente se apresenta de forma 
assintomática. No entanto, a maioria dos casos evolui 
para cronicidade, podendo levar ao desenvolvimento de 
cirrose hepática e carcinoma hepatocelular, conferindo a 
essa virose importante causa de morbimortalidade.3
O genoma do HCV apresenta alto grau de variabilidade 
genética. Seis genótipos e múltiplos subtipos têm sido 
identifi cados, os quais apresentam diferença na resposta 
ao tratamento antiviral, bem como uma distribuição 
geográfi ca distinta. Os genótipos 1, 2 e 3 são ampla-
mente disseminados em todo o mundo. O genótipo 4 
é mais prevalente no norte da África e Oriente Médio. 
Por outro lado, infecções pelos genótipos 5 e 6 são 
comuns na África do Sul e Ásia, respectivamente.24 
No Brasil, estudos têm mostrado o genótipo 1 como o 
mais prevalente, seguido pelo genótipo 3.5,18
ABSTRACT
OBJECTIVE: To estimate prevalence of hepatitis C virus (HCV) infection and 
identify risk factors associated and circulating HCV genotypes and subtypes.
METHODS: Study conducted including 691 drug users attending 26 charitable, 
private and public drug treatment centers in Goiânia and Campo Grande, central-
western Brazil, between 2005 and 2006. Sociodemographic characteristics 
and risk factors for HCV infection were collected during interviews. Blood 
samples were tested for HCV antibodies (anti-HCV). Positive samples were 
submitted to HCV RNA detection by PCR with primers complementary to 
5’ NC and NS5B regions of viral genome and genotyped by line probe assay 
(LiPA) and direct nucleotide sequencing followed by phylogenetic analysis. 
The prevalence and odds ratio were calculated with 95% confi dence intervals. 
Risk factors were fi rst estimated in the univariate analysis (p<0.10) and then 
analyzed by hierarchical logistic regression. Statistical signifi cance was assessed 
at a 5% signifi cance level.
RESULTS: The prevalence of anti-HCV was 6.9% (95% CI: 5.2–9.2). The 
multivariate analysis of risk factors revealed that age over 30 years and injecting 
drug use were associated with HCV infection. HCV RNA was detected in 85.4% 
(41/48) of anti-HCV-positive samples. Thirty-three samples were genotyped 
as genotype 1 by LiPA, subtypes 1a (63.4%) and 1b (17.1%), and 8 samples 
(19.5%) were genotype 3, subtype 3a. The phylogenetic analysis of the NS5B 
region showed that 17 (68%), 5 (20%), and 3 (12%) samples were subtypes 
1a, 3a, and 1b, respectively.
CONCLUSIONS: The results show a high prevalence of HCV infection and 
predominance of subtype 1a among drug users in Brazil. In addition, injecting 
drug use was a major risk factor associated with HCV infection.
DESCRIPTORS: Hepatitis C. Hepatitis C Antibodies, diagnostic use. 
Hepacivirus, genetics. Substance Abuse, Intravenous. Needle Sharing. 
Risk Factors. Seroepidemiologic Studies.
INTRODUÇÃO
O HCV é mais efi cientemente transmitido pela via 
parenteral, por transfusão e/ou contato com sangue 
e seus produtos, mas pode também ser disseminado 
menos efi cientemente pela via sexual e vertical.1 Assim, 
os usuários de drogas (UD) apresentam risco aumentado 
de adquirir a infecção causada por esse vírus, devido ao 
compartilhamento de equipamentos para uso de drogas 
e à adoção de práticas sexuais desprotegidas.12,13,16,23
No Brasil, ainda são poucos os estudos sobre a infecção 
pelo HCV em UD englobando os grupos injetáveis e 
não injetáveis, cujas taxas de prevalência variaram de 
5,8% a 36,2%.2,7,10,19,23
O presente estudo é a primeira investigação sobre a 
infecção pelo HCV em usuários de drogas ilícitas e teve 
por objetivo estimar a prevalência e fatores associados 
à infecção por HCV em usuários de drogas. Além disso, 
buscou-se e identifi car os genótipos e subtipos virais 
circulantes.
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MÉTODOS
Foi realizado um estudo transversal com amostra de 
conveniência em todos os centros de tratamento de 
uso de drogas fi lantrópicos, particulares e públicos de 
Goiânia (GO) e Campo Grande (MS), de agosto de 
2005 a julho de 2006. Foi encontrado um total de 851 
usuários, 542 de Goiânia, procedentes de 18 centros, 
cada um com dez a 70 indivíduos por centro; e 309 
de Campo Grande (MS), procedentes de oito centros, 
variando de dez a 76 indivíduos por centro. Todos os 
participantes foram esclarecidos sobre os objetivos e 
procedimentos do estudo e convidados a participar da 
investigação, obedecendo aos seguintes critérios de 
inclusão: idade igual ou superior a 18 anos, ter usado 
drogas ilícitas injetáveis e/ou não injetáveis, estar 
vinculado a algum dos centros de tratamento de uso 
de drogas. Não houve recusa de participação. Foram 
considerados usuários de drogas injetáveis (UDI) 
indivíduos que referiram uso de drogas ilícitas por 
via endovenosa e usuários de drogas não injetáveis 
(UDNI) aqueles que nunca consumiram essas drogas 
por via endovenosa e reportaram o uso durante a vida 
de maconha, cocaína (em pó, merla, crack), heroína, 
LSD e ecstasy por outras vias (cheirar, fumar e ingerir). 
Dos 851 usuários, 691 (81,2%) eram elegíveis para o 
estudo, sendo 102 UDI e 589 UDNI.
A partir de um questionário baseado no instrumento 
padronizado pela Organização Mundial de Saúde,8 
todos os participantes foram entrevistados sobre carac-
terísticas sociodemográfi cas (idade, sexo, estado civil, 
raça/etnia, escolaridade e renda familiar) e possíveis 
fatores de risco para infecção pelo HCV (via e tempo 
de uso de drogas, história de transfusão de sangue/ano 
da primeira transfusão e de cirurgia, tatuagem/piercing, 
acupuntura, uso de preservativo, número de parceiros 
sexuais, parceiro UDI, história de doença sexualmente 
transmissível [DST] e antecedente de prisão). A seguir, 
foram coletados 10 ml de sangue de cada usuário e os 
soros estocados a -20°C.
Todas as amostras foram testadas para detecção de 
anticorpos para o vírus da hepatite C (anti-HCV, Hepa-
nostika Ultra, Biomedical, China) por ensaio imuno-
enzimático (ELISA). A positividade para o marcador 
anti-HCV foi confi rmada por immunoblot (Bioblot 
HCV, Biokit, Espanha).
As amostras anti-HCV positivas foram submetidas à 
extração de RNA, transcrição reversa e a reação em 
cadeia da polimerase (PCR), com iniciadores comple-
mentares à região 5’ não codifi cante (NC) do genoma 
viral, conforme descrito por Ginabreda et al11 (1997). 
As amostras RNA-HCV positivas foram genotipadas 
pelo método line probe assay (LiPA – Versant HCV 
Genotype Assay, Innogenetics, Bélgica).
A análise fi logenética da região NS5B do genoma 
viral foi realizada para confi rmação dos genótipos e 
subtipos do HCV. Os cDNA obtidos anteriormente 
pela transcrição reversa foram amplifi cados pela PCR 
com iniciadores e nas mesmas condições descritas por 
Sandres-Sauné et al22 (2003). Os produtos da PCR 
foram purificados empregando-se o kit QIAquick 
Gel Extraction (Qiagen, GmbH, Hilden, Germany) e 
submetidos à reação de seqüenciamento nucleotídico 
direto em ambas as direções usando o Kit Big Dye 
Terminator (version 3.1, Applied Biosystems, Foster 
City CA, USA), sendo analisados no seqüenciador 
ABI-3730 (Applied Biosystems). As seqüências obtidas 
com 340 nucleotídeos (da posição 8279 a 8619 do 
genoma viral) foram alinhadas usando o programa 
Clustal X.25 A árvore fi logenética foi construída pelo 
método Neighbor-Joining do programa Mega 2.1,14 de 
acordo com o modelo de análise Kimura-2 parâmetros. 
A robustez dos clusters da árvore foi avaliada pelo 
teste de bootstrap utilizando-se 1000 pseudo-réplicas. 
Os genótipos e subtipos das amostras do HCV foram 
determinados acrescentando-se, na análise fi logenética, 
seqüências de referência representativas dos principais 
genótipos/subtipos do vírus disponíveis no Genbank 
(designadas na árvore fi logenética pelo subtipo, seguido 
do número de acesso no Genbank).
A análise dos dados foi realizada utilizando-se o 
programa Epi Info versão 2000. Prevalência e odds 
ratio (OR) foram calculados com intervalo com 95% 
de confi ança (IC 95%). Os fatores de risco com p< 0,10 
pela análise univariada foram analisados posterior-
mente por regressão logística hierárquica utilizando o 
programa SPSS versão 11.0 para identifi car as possíveis 
variáveis confundidoras. Foram empregados os testes 
de χ2 para associação, χ2 para tendência e exato de 
Fisher. Valores de p< 0,05 foram considerados estatis-
ticamente signifi cantes.
O estudo foi aprovado pelo Comitê de Ética em Pesquisa 
do Hospital Materno Infantil (CEP-HMI nº 004/05), em 
Goiânia. Todos participantes da pesquisa assinaram 
Termo de Consentimento Livre e Esclarecido.
RESULTADOS
Quanto às características sociodemográfi cas, a média de 
idade da população estudada foi de 28,3 anos (dp= 9,0), 
88,3% eram do sexo masculino, 64,3% solteiros, 59,5% 
brancos, 70,2% informaram ter oito ou menos anos de 
escolaridade e 46,5% relataram renda familiar entre 
dois e cinco salários mínimos. A maioria da população 
fazia uso de duas ou mais drogas não injetáveis, sendo 
as mais consumidas: maconha (82,9%), cocaína na 
forma de pó (59,6%), merla (52,8%) e crack (37,9%).
Dos 691 usuários de drogas estudados, em 49 (7,1%) 
amostras foi detectado o marcador anti-HCV. Destas, 
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48 foram positivas pelo immunoblot, resultando em 
uma prevalência de 6,9% para anti-HCV (IC 95%: 
5,2;9,2) (Tabela 1).
O RNA viral foi detectado em 85,4% (41/48) das 
amostras anti-HCV reagentes pela PCR com iniciadores 
complementares à região 5’ NC, sendo todas genoti-
padas pelo LiPA. Trinta e três amostras foram do genó-
tipo 1, sendo 63,4% do subtipo 1a e 17,1% do subtipo 
1b. As demais amostras (19,5%) foram caracterizadas 
como do genótipo 3, subtipo 3a (Tabela 1). Das 41 
amostras RNA-HCV positivas para a região 5’ NC, 25 
(60,1%) foram amplifi cadas e genotipadas para a região 
NS5B, identifi cando 17 (68%) como subtipo 1a, cinco 
(20%) como 3a e três (12%) como 1b (Figura).
Pela análise univariada, a infecção pelo HCV se 
mostrou signifi cativamente associada à idade, estado 
civil, renda familiar, via e tempo de uso de drogas, 
história de transfusão e de cirurgia, parceiro UDI e 
história de DST (Tabela 2). Após análise de regressão 
logística múltipla, idade superior a 30 anos (OR= 16,0; 
IC 95%: 3,9;66,0) e uso de drogas injetáveis (OR= 18,0; 
IC 95%: 6,9;47,1) se mostraram independentemente 
associados à infecção pelo HCV (Tabela 3).
DISCUSSÃO
O presente estudo apresenta limitações que devem ser 
consideradas na interpretação de seus resultados. O 
tamanho e as características da população de usuários 
de drogas em geral de Goiânia e Campo Grande não são 
efetivamente conhecidos, dada a difi culdade decorrente 
do caráter ilegal dessa atividade. Por isso investigou-se 
a infecção pelo HCV apenas na população de UDI e 
UDNI cadastrados em todos os centros de tratamento 
para uso de drogas fi lantrópicos, particulares e públicos 
Tabela 1. Prevalência da infecção pelo vírus da hepatite C em 
usuários de drogas ilícitas. Goiânia (GO) e Campo Grande 
(MS), 2005-2006.
Marcador 
Positivo IC 95%
n %
Anti-HCV
ELISA 49 7,1 5,3;9,3
Immunoblot 48 6,9 5,2;9,2
Subtipos
1a 26 63,4 46,9;77,4
1b 7 17,1 7,7;32,6
3a 8 19,5 9,4;35,4
Figura. Árvore fi logenética da região NS5B, incluindo isolados de usuários de drogas e seqüências do GenBank dos genótipos 
1 a 6, representados pelos principais subtipos do vírus da hepatite C. Goiânia (GO) e Campo Grande (MS), 2005-2006.
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no período do estudo. Por outro lado, tendo em vista 
a escassez de informações epidemiológicas sobre essa 
infecção em UD nos municípios estudados, nossos 
resultados compõem uma situação de base para elabo-
ração de políticas e estratégias de redução de risco e 
danos relacionados ao uso de drogas ilícitas.
A prevalência da infecção pelo HCV encontrada (6,9%, 
IC 95%: 5,2;9,2) foi superior à verifi cada em doadores 
de sangue não-usuários de drogas (1,4%, Martins et al,17 
1994) na mesma região. Por outro lado, considerando 
estudos em usuários de drogas ilícitas no Brasil, a 
prevalência aqui estimada foi semelhante às reportadas 
por Bastos et al2 (2000) no município do Rio de Janeiro 
(5,8%, IC 95%: 1,7;7,1) e por Carvalho et al7 (2003) 
no município de São Paulo (6%, IC 95%: 2,2;14,1). 
Entretanto, foi inferior às verifi cadas nos municípios 
de Porto Alegre (25%; IC 95%: 15,1;38,1), Belém 
Tabela 2. Fatores de risco associados à infecção pelo vírus 
da hepatite C em usuários de drogas ilícitas. Goiânia (GO) e 
Campo Grande (MS), 2005-2006.
Fator de risco
Anti-HCV Odds 
ratio (IC 
95%)
pPositivo/
Totala
(%)
Idade (anos)
≤30 4/452 0,9 1,0
>30 44/239 18,4
25,3 
(8,9;71,3)
0,000
Sexo
Feminino 3/81 3,7 1,0
Masculino 45/610 7,4
2,1 
(0,6;6,8)
0,222
Estado civil
Solteiro 20/444 4,5 1,0
Casado/amasiado 17/161 10,5
2,5 
(1,2;5,1)
0,012
Separado/viúvo 11/86 12,8
3,1 
(1,3;7,2)
0,000
Raça/Etnia
Branca 34/411 8,3 1,0
Não branca 14/280 5,0
0,6 
(0,3;1,1)
0,131
Escolaridade (anos)
≤8 27/485 5,6 1,0
9-12 17/173 9,8
1,9 
(0,9;3,6)
0,084
>12 4/33 12,1
2,3 
(0,6;7,7)
0,122
Renda Familiar 
(salários mínimos)
≤1 16/282 5,7 1,0
2 a 5 22/302 7,3
1,3 
(0,6;2,7)
0,491
≥ 5 9/65 13,8 2,7 
(1,0;6,8)
0,043
Via de uso de drogas
Não injetável 16/589 2,7 1,0
Injetável 32/102 31,4
16,4 
(8,5;31,3)
0,000
Tempo de uso de 
drogas (anos)
≤10 5/330 1,5 1,0
>10 43/350 12,3
9,1 
(3,5;23,2)
0,000
História de 
transfusão
Não 32/617 5,2 1,0
Sim 14/63 22,2
5,2 
(2,6;10,4)
0,000
História de cirurgia 
Não 20/406 4,9 1,0
Sim 27/283 9,5
2,0 
(1,1;3,7)
0,018
Continua
Tabela 2 continuação
Fator de risco
Anti-HCV Odds 
ratio (IC 
95%)
pPositivo/
Totala
(%)
Tatuagem/Piercing
Não 27/411 6,6 1,0
Sim 21/280 7,5
1,1 
(0,6;2,2)
0,751
Acupuntura
Não 44/652 6,7 1,0
Sim 4/29 13,8
2,2 
(0,7;6,6)
0,280
Uso de preservativo
Regular 8/145 5,5 1,0
Irregular/nunca 40/546 7,3
1,3 
(0,6;3,0)
0,560
Parceiros sexuais
≤10 18/332 5,3 1,0
>10 30/331 9,1
1,7 
(0,9;3,2)
0,070
Parceiro UDI 
Não 28/488 5,7 1,0
Sim 16/101 15,8
3,1 
(1,6;6,0)
0,000
História de DST
Não 18/459 3,9 1,0
Sim 30/205 14,6
4,2 
(2,3;7,7)
0,000
Antecedente de 
prisão
Não 12/250 4,8 1,0
Sim 36/437 8,2
1,8 
(0,9;3,5)
0,089
a O denominador refl ete o número de usuários que 
responderam a questão
UDI: Usuário de droga injetável
DST: Doença sexualmente transmissível
48 HCV em usuários de drogas Lopes CLR et al
(16%, IC 95%: 11,3;2,0) e Santos (36,2%, IC 95%: 
31,9;40,4).10,19,23 Essa diferença pode ser explicada pela 
maior participação de usuários de drogas injetáveis 
nas populações desses últimos estudos em relação aos 
primeiros (22%–27% versus 10%–15%).
A pesquisa do RNA-HCV identifi ca indivíduos porta-
dores do vírus, principalmente em grupos de elevado 
risco, como os usuários de drogas. No presente estudo, 
dos 48 indivíduos anti-HCV reagentes, 41 foram 
RNA-HCV positivos, resultando em um elevado índice 
de viremia (85,4%). Este fato caracteriza os usuários 
de drogas como importantes portadores e potenciais 
disseminadores do HCV, resultado similar a outros 
estudos.10,13
Todas as 41 amostras RNA-HCV positivas foram geno-
tipadas pelo LiPA, sendo o genótipo 1 predominante, 
seguido pelo genótipo 3. Resultados semelhantes foram 
verifi cados em UDI no município do Rio de Janeiro,20 
sendo os mesmos prevalentes no Brasil,5 bem como 
na região Centro-Oeste.18 Em relação aos subtipos, 
observou-se maior freqüência de 1a (63,4%), seguido 
de 3a (19,5%) e 1b (17,1%). A região 5’ NC, por ser 
a mais conservada do genoma viral, permitiu a ampli-
fi cação pela PCR de um maior número de amostras 
genotipadas. Por essa razão, a região 5’ NC é bastante 
utilizada na detecção e genotipagem do HCV, princi-
palmente na prática clínica para defi nição do esquema 
terapêutico da hepatite C.9
Uma distribuição semelhante foi verifi cada para os 
subtipos 1a, 3a e 1b pela análise fi logenética da região 
NS5B (68%, 20% e 12%, respectivamente). Não há, 
portanto, discordância entre os genótipos e subtipos 
das 25 amostras caracterizadas pelos dois métodos. 
Apesar de ambos serem considerados efi cientes para 
determinar principalmente genótipos, resultados 
discrepantes entre os subtipos do HCV têm sido repor-
tados em outros estudos. Para alguns autores,9,15,22 a 
região NS5B é mais apropriada para subtipagem que 
a região 5’ NC, a qual é muito conservada para dife-
renciar alguns subtipos, principalmente 1a e 1b. Assim, 
a análise fi logenética da região NS5B, mais indicada 
para caracterizar o HCV em estudos epidemiológicos, 
foi utilizada para confi rmar os genótipos e subtipos 
desse vírus na população estudada.
No presente estudo, a idade superior a 30 anos 
mostrou-se associada à infecção pelo HCV (OR=16,0; 
IC 95%: 3,9;66,0), o que é concordante com outras 
investigações realizadas em usuários de drogas 
ilícitas.12,16,21 Tal associação pode ser explicada pelo 
risco maior de exposição ao vírus ao longo da vida.
Os indivíduos UDI apresentaram mais chance de 
infecção pelo HCV (OR= 18,0, IC 95%: 6,9;47,1) 
quando comparados aos UDNI. Além disso, a preva-
lência dessa infecção foi quase 12 vezes maior no 
primeiro grupo em relação ao segundo (31,4% versus 
Tabela 3. Análise multivariada dos fatores de risco associados à 
infecção pelo vírus da hepatite C em usuários de drogas ilícitas. 
Goiânia (GO) e Campo Grande (MS), 2005-2006.
Fatores de risco
Estimativa de risco (IC 95%) p
Não ajustada Ajustadaa
Idade (anos)
≤30 1,0 1,0
>30 25,3 (8,9;71,3) 16,0 (3,9;66,0) 0,000
Estado civil
Solteiro 1,0 1,0
Casado/
amasiado
2,5 (1,2;5,1) 1,5 (0,5;3,9) 0,436
Separado/
viúvo
3,1 (1,3;7,2) 0,4 (0,1;1,4) 0,172
Escolaridade 
(anos)
≤8 1,0 1,0
9-12 1,9 (0,9;3,6) 1,2 (0,2;6,6) 0,862
>12 2,3 (0,6;7,7) 0,7 (0,1;4,1) 0,670
Renda familiar 
(salário mínimos)
≤1 1,0 1,0
2 a 5 1,3 (0,6;2,7) 0,5 (0,1;1,5) 0,205
≥ 5 2,7 (1,0;6,8) 0,3 (0,8;1,3) 0,117
Via de uso de drogas
Não injetável 1,0 1,0
Injetável 16,4 (8,5;31,3) 18,0 (6,9;47,1) 0,000
Tempo de uso de drogas (anos)
≤10 1,0 1,0
>10 9,1 (3,5;23,2) 1,6 (0,4;5,9) 0,468
História de transfusão 
Não 1,0 1,0
Sim 5,2 (2,6;10,4) 3,1 (1,0;9,9) 0,056
História de cirurgia
Não 1,0 1,0
Sim 2,0 (1,1;3,7) 1,0 (0,4;2,5) 0,939
Parceiros sexuais
≤10 1,0 1,0
>10 1,7 (0,9;3,2) 2,0 (0,8;4,7) 0,130
Parceiro UDI
Não 1,0 1,0
Sim 3,1 (1,6;6,0) 0,6 (0,2;1,8) 0,374
História de DST
Não 1,0 1,0
Sim 4,2 (2,3;7,7) 1,2 (0,5;2,8) 0,673
Antecedente de prisão
Não 1,0 1,0
Sim 1,8 (0,9;3,5) 1,8 (0,7;4,7) 0,229
a Estimativa de risco ajustada por idade, sexo, estado civil, 
escolaridade, renda familiar, tempo e via de uso de droga, 
história de transfusão e de cirurgia, número de parceiros sexuais, 
parceiro usuário de droga injetável (UDI), história de doença 
sexualmente transmissível (DST) e antecedente de prisão.
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2,7%, Tabela 2). O risco elevado para hepatite C por 
UDI comparado aos UDNI também foi observado 
por vários autores,2,7,10,13,23 o que corrobora a efi ciente 
transmissão desse vírus por via parenteral.
Verifi cou-se uma tendência à associação entre história 
de transfusão sanguínea e infecção pelo HCV. Tal 
associação tem sido reportada, principalmente, quando 
esse procedimento foi realizado antes da implantação 
da triagem para anti-HCV nos bancos de sangue em 
novembro de 1993 no Brasil.4,6 De fato, no presente 
estudo, dentre os 14 indivíduos anti-HCV positivos que 
receberam transfusão sangüínea, a maioria dessas trans-
fusões foi anterior a essa data (dados não mostrados), 
ratifi cando a importância da triagem para anti-HCV nos 
bancos de sangue no País.
A infecção pelo HCV se mostrou ainda associada à 
presença do anti-HBc (χ2= 20,2; p< 0,05; dados não 
mostrados), considerado marcador de exposição ao 
HBV. Esse achado, com provável importância clínica 
e epidemiológica, corrobora os encontrados por outros 
autores também em usuários de drogas,21,23 sugerindo a 
ocorrência de formas comuns de transmissão dos vírus 
das hepatites B e C em UD.
Em conclusão, o presente estudo mostrou uma preva-
lência elevada da infecção e do subtipo 1a do HCV em 
usuários de drogas ilícitas, além do uso injetável de 
drogas como principal fator de risco para essa infecção. 
Esses dados, associados à evolução da infecção para 
cronicidade, à baixa resposta do genótipo 1 à terapia 
antiviral e a indisponibilidade de uma vacina contra 
hepatite C até o momento reforçam a necessidade de 
programas efetivos de prevenção e controle da hepatite 
C em usuários de drogas ilícitas.
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